遺伝的多様性に配慮した渓流魚の増殖に関する研究 by 川嶋 尚正
遺伝的多様性に配慮した渓流魚の増殖に関する研究




















平成 26 年度 














- 2 - 
目     次 
緒    言・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・3 
 














第 5 章 総合考察・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・・86 
 






































- 4 - 

























































- 6 - 




















































































- 9 - 
  
0 . 0  
5 . 0  
1 0 . 0  
1 5 . 0  
2 0 . 0  
2 5 . 0  
3 0 . 0  
3 5 . 0  
4 0 . 0  
4 5 . 0  









年 （ 平 成 ）










結  果 
 本章で検討した放流結果は、14河川についてであるが（図 2）、これらの概要は表 1
のとおりである。放流河川は河川の上流域であること、50～500mの標高差があり、急
流となること、水温が 20℃付近、またはそれ以下と低いこと、ｐHが 7.0 付近である
こと、アマゴの餌となる底生生物が生息すること、そして、淵と瀬が連続的に連なり、
これらがほぼ 1：1であることなどで共通しており、アマゴの生息に適するような上流
の景観を呈する河川であり、河川形態は A(a)型かまれに B(b)型であると考えられた。 
 これらの河川に生息する魚類は、アマゴの他、アユ PLecoglossus altivelis、ウグ
イ Tribolodon hakonensis、アブラハヤ Rhynchocypris logoeskii、オイカワ Zacco 
  
- 10 - 
platypus、ウナギ Anguilla japonica、ヨシノボリ Rhinogobius spp.、カジカなど 7











放流した稚魚は 2.6ｇから 15.3ｇと幅広かった。再捕率は 0.2～10.4％と差が見られ
た。大沢川、安倍川、落合川、冷川の値は上下の異常値として取り除き平均を求める
と 1.8％であった。この結果は、全国的な陸封性在来マス類の放流再 
     
捕結果（全国湖沼河川養殖研究会養鱒部会編：1974）とよく一致し、ほぼ平均的な再 
  











大沢川 - 150 10000 7.2 ～ 7.6 13.0 ～ 25.0 24.80 - アマゴ、ウナギ、ウグイ、オイカワ
夏秋川 - 300 13200 7.1 ～ 7.4 2.2 ～ 21.0 15.30 - アマゴ、アブラハヤ
安倍川 - 500 7500 7.0 ～ 7.5 9.6 ～ 14.0 - -
興津川 - 100 10400 7.4 ～ 7.6 11.0 ～ 18.8 9.00 -
原野谷川 - 120 20000 7.3 ～ 8.0 ー - -
市井平川 180 ～ 380 200 11400 7.2 ～ 7.4 5.3 ～ 15.6 1.87 79.8 アマゴ、アブラハヤ、ウグイ
阿多古川 380 ～ 430 50 1900 7.1 ～ 7.4 6.3 ～ 22.6 27.90 60.5 アマゴ、ヨシノボリ、アユ
落合川 150 ～ 240 80 2200 7.2 ～ 7.4 8.5 ～ 18.5 10.89 39.3 アマゴ、アブラハヤ、ウグイカジカ
沼ノ川 250 ～ 350 100 4000 7.0 ～ 7.2 8.6 ～ 15.6 4.76 12.3 アマゴ
冷川 220 ～ 250 300 16650 6.9 ～ 7.4 6.4 ～ 17.9 12.24 35.0 アマゴ、ウグイ
足久保川 150 ～ 550 400 11500 7.0 ～ 7.7 4.9 ～ 20.8 8.53 36.3 アマゴ、アブラハヤ
桃沢川 300 ～ 550 250 8000 6.9 ～ 7.3 7.8 ～ 17.3 4.09 27.6 アマゴ、アブラハヤ
大沢 200 ～ 700 500 6300 6.7 ～ 7.1 7.8 ～ 15.2 2.15 -
小長井河内川 - - - 6.8 ～ 7.2 6.4 ～ 9.8 6.07 27.7











   
河 川 名 放 流 年 月 日
総 放 流 尾 数
（ 尾 ）










重 （ ｇ ）
増 重 量
（ ｇ / 月 ）
大 沢 川 1 9 6 8 . O c t . 2 93 , 0 0 0 439 314 10.47 9.3 4.18
夏秋川 1969.Jun.10 4,000 216 77 1.93 2.6 3.16
安倍川 1970.Jun.2 4,000 326 315 7.88 4.7 2.95
興津川 1970.Nov.11 2,000 96 53 2.65 8.3 1.91
原野谷川 1970.Oct.20 5,000 86 45 0.90 8.9 2.6
市井平川 1971.Jul.4 4,000 249 89 2.23 5.7 2.3
阿多古川 1971.May.30 2,000 23 8 0.40 8.7 2.88
落合川 1972.Jul.4 2,000 34 4 0.20 4.8 0.22
沼ノ川 1972.Jul.13 5,000 202 78 1.56 5.8 1.36
冷川 1972.Sep.19 5,000 23 10 0.20 8.5 3.15
足久保川 1973.Aug.5 7,500 139 57 0.76 15.3 2.06
桃沢川 1975.Jun.11 4,000 57 40 1.00 12.3 1.94
大沢 1977.Jun.28 6,000 109 109 1.82 4.1 3.85
小長井河内川 1980.Jun.25 6,000 417 265 4.42 7.3 1.86
4,250 173 105 1 . 8* 8 2
* : 河 川 部 は 異 常 値
* : 異 常 値 を 除 い た 平 均 値
T a b l e 2 　 ア マ ゴ 放 流 結 果 及 び 採 捕 状 況
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大沢川 4194 3956 ～ 4463 0.30 0.42 0.12
夏秋川 11220 13731 ～ 9486 0.30 0.85 0.55
安倍川 4139 4227 ～ 4056 0.53 0.55 0.02
興津川 3622 4438 ～ 3060 0.19 0.35 0.16
原野谷川 9555 12032 ～ 7924 0.25 0.48 0.23
市井平川 11191 13405 ～ 9565 0.35 0.98 0.63
阿多古川 5700 13405 ～ 3660 1.05 3.00 1.95
落合川 17000 280191 ～ 8765 0.91 7.73 6.82
沼ノ川 12948 15742 ～ 10987 1.25 3.24 1.99
冷川 11500 21925 ～ 7794 0.30 0.69 0.39
足久保川 18289 22961 ～ 15197 0.65 1.59 0.94
桃沢川 5700 6890 ～ 4861 0.50 0.71 0.21
大沢 6000 - - 0.95 -


















に再捕された放流魚の体重は最大が大沢川の 59.4g で、落合川が最も小さく 7.38gで
あり、平均体重は 35.9g であった。試験河川ごとの成長をまとめると、ほぼ同様の成
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た生息密度が妥当であると同時に河川の餌料生物量がアマゴの生息量に大きく影響し
ているということが分かる。 


















y  =  0 . 0 1 4 6 x  +  1 . 3 9 1
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考  察 
標識放流結果から試験区間内のアマゴの資源尾数の推定を行い、水面積から生息密
度を求めると、放流後の生息密度は、1.55尾/㎡であるが、その分布に偏りが見られ、


















1 尾 当 た り 底 生 生
物量月間増重量
（g/尾）
岡崎ら 5.2 24.9 321 1.1 8.7 1.7
立川ら 0.9 31.1 330 0.5 87.0 2.7
立川ら 9.4 24.2 330 0.5 8.7 3.7
本研究* 7.8 39.4 360 1.2 1.1 2.6
　　*:落合川を除く平均値
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効果の算定を行っている。 
 































































































































河川名 平均勾配 流程（ｍ） 生息魚類
（放流方法の開発）
濁川 1000 ～ 700 5.5 アマゴ
榛原川 700 ～ 300 5.5 アマゴ
（稚魚の生残と成長）
大倉川 1000 ～ 260 9.0 12800 カジカ、アブラハヤ
西川 700 ～ 600 1.2 2 アマゴ、カジカ、アブラハヤ
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1981年 12月 8日に放流し、40日後の 1月 18日に、榛原川では 12月 22 日に放流し、
36日後の 1月 28日後に孵化率の調査を行った。 
大倉川に設置した調査区間は芝川との合流より 6.5km の地点から上流に向かい、
1600m にわたり、20m ごとに河川を区分けした。発眼卵は、第 1 回 12000 粒（1983 年
12 月 23 日）、第 2 回 1900 粒（1984 年 1 月 17 日）、そして、第 3 回 4000 粒（1 月 23
日）と 3回にわたり合計 17900粒を地撒式で放流した。放流位置は、第１回放流は調
査区間より上流に向かい680mの点から440mの区間、第2回放流はさらにその上流180m
の区間、第 3回放流はそこから 300m上流の区間に放流した（図 3）。 
最終放流109日後の1984年5月12日に稚魚の分布についての潜水目視調査を行い、
調査区間内のアマゴ稚魚の分布を調査した。最終放流 125日後の 5月 28 日に資源量推
定のための脂鰭を切除した平均3.5gの稚魚2000尾の追加標識放流を行った。そして、
その 4日後に追い込み網を用いて採捕した。 




の 11月 16日に調査区間内で試し釣りを行い、アマゴを採捕した。 
 西川に設置した調査区間は、芝川との合流点から上流であったが、冬季には調査区
間が全川を網羅していた。西川へは 1984年 11月 28日に 18000粒を調査区間上端から
400～600mの部分に地撒式で放流し、放流 142日後および 178日後の 4月 19日、5月
25日に調査区間内の目視観察を行った。 
 持越川に設置した調査区間は狩野川との合流から 5km上流から上流に向かい、2800m
の区間であったが、発眼卵の放流は 1985年 12月 22日に調査区間の上流より 600m下
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結   果 
１環境調査結果 







   
項目
水温（℃） 2.8 ～ 15.8 2.2 ～ 18.0 3.8 ～ 21.8
ｐH 6.67 ～ 7.87 7.71 7.32 ～ 7.83
DO（mg/ｌ） 8.6 ～ 11.5 8.79 8.36 ～ 12.4
DO（％） 87.7 ～ 102.7 95.8 96.5 ～ 97.7
水量（ｌ/sec） 138 ～ 654.4 220 173.6 ～ 418.1
ベントス（g/㎡） 0.6 ～ 9.93 - 0.85 ～ 8.58
大倉川 西川 持越川






容器式放流では 98.0～100％、榛原川では地蒔式 99.8～100％、容器式放流 95.3～100％
を示していた（表３）。 
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死 卵 数
（ 粒 ）
推 定 孵 化
率 （ ％ ）
死 卵 数
（ 粒 ）
推 定 孵 化
率 （ ％ ）
濁 川 100 1 99.0 0 100.0
200 0 100.0 1 99.5
300 4 99.0 7 98.0
400 0 100.0 5 98.5
500 0 100.0 1 99.8
600 0 100.0 - -
700 0 100.0 7 99.0
800 0 100.0 0 100.0
900 1 99.8 3 99.6
1000 0 100.0 1 99.9
榛原川 100 0 100.0 0 100.0
200 0 100.0 4 98.0
300 0 100.0 1 100.0
400 0 100.0 12 97.0
500 1 99.8 0 100.0
600 0 100.0 28 95.3
700 0 100.0 12 98.3
800 1 100.0 12 99.0
900 0 100.0 4 100.0
1000 - - 7 99.0
表 3 　 地 蒔 式 お よ び 容 器 式 の 放 流 密 度 と 孵 化 率
地 蒔 式 容 器 式









大倉川では最終放流 109 日後の 1982年 5月 12日に調査区間での目視観察の結果、放
流地点より下流に稚魚が多数分布していることが確かめられた。目視観察されたアマ
ゴの稚魚は合計 222尾で 20mごとの観察密度は最高 1.35尾／mを示し、その分布状態
に 3群があった（図４）。第 1のピークの中央は調査区間の上流から 300m 下流に、第
2のピークの中央は 660m、そして第 3のピークの中央は 1500m付近に認められた。第
3のピークは調査区間より下流にまで続いていることが推測された。 




























 西川では放流 142,178 日後に稚魚の分布についての目視観察を行ったが、第 1回目
視調査では 1.25尾／m続いて 1300m下流の 0.4 尾／mであった（図 6）。 
そのうち最も多く分布していた 1.25尾／mの群は、卵放流した区間の中央の 500ｍ地
点から約 200m下流に出現した。また、放流地点よりも上流にかけても稚魚は分布して
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いた。第 2回目視調査では大倉川同様明確な分布のピークは消失していた（図 7）。 
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４放流魚の成長 
 大倉川では、最終の放流 129日後の稚魚は平均 5.5cm（3.9～7.7cm）になっており、
169日後の稚魚は 7.7cm（6.2～10.6cm）になっていた（図 9、表 5）。 
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91 2000* 44 13 17 14
体長（cm） 5.5 7.7 9.19 10.87 10.73
CV（％） 151.8 12.9 14.6 15.8 19.3











        
放流 281日後に試験区間で採捕を行ったが、その時卵放流魚が 17尾、卵放流 140日後
に稚魚で放流された。ほぼ同サイズの稚魚放流魚が 14尾漁獲されたが、卵放流魚の体
長は 10.9cm、稚魚放流魚は 10.7cm であった。これら 3 つの結果を表 6 にまとめて示
した。また、卵放流魚の成長を図 10に示した。 
 大倉川での発眼卵放流 129 日後から 281 日後までの半年間の体長の日間成長率は
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0.55％／日であった。 
ただし 













日後の採捕調査の結果、標識魚 54尾、無標識魚 91尾、合計 145尾が採捕され、資源
尾数は 5310尾となったが、追加放流分を差し引くと 3310（95％信頼区間 2263～5612）
尾となった。 
 さらに最終放流 169日後に資源尾数調査では、57尾を採捕し、標識をつけ再放流し
たが、そのうち卵放流由来の稚魚が 77.1％含まれていた（表 6）。 
 
     
無標識魚
採捕調査 44 77% 13 23% 57 100%







目視調査では合計 246尾のアマゴが観察されたが、そのうち標識魚は 11 尾であった。
このことから資源尾数は 1192尾（621～2312）尾と推定されたが、目視された標識魚
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 大倉川、西川、持越川での調査区間の稚魚の分布状況を見ると、大倉川では最終放
流 109日後の分布調査結果で、分布のピークが各放流群それぞれ対応していると思わ
れた。すなわち、下流よりの第 1のピークは第 1 回放流群の放流区間の中央より 800m
下流に、第 2回のピークは第 2回放流群の放流区間の中央の 600m下流に、そして、第
3のピークは第 3回放流群の放流区間の中央の 200m 下流に位置していた。また、それ
ぞれのピークの観察尾数も各放流群の多寡に一致している。西川では放流 142日後の







 このため、西川の 1300m 付近に見られた分布のピークは卵放流によるものではなく、
天然魚によるものと推測される。 
 今回得られた目視観察結果および採捕結果から流下速度を計算すると、大倉川では








（R=0.9856）  （Y:体重、X：体長） 
となる。この式から、放流 129 日後に漁獲された卵放流魚の体重を推定すると 2.7g
になり、これより 5ヵ月後の月間増重量は 3.7g/月となる。 
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河川でのアマゴは体長約 11cmまではおもに底生生物を餌とし（名越ほか：1980）、底
生生物量と成長量の間に相関があるが(川嶋：1983)、大倉川での底生生物量は３，５







が、放流卵数の合計は 17900 粒であるから卵放流から 125日後の生残率は本河川の調
査区間では 18.49（12.64～31.35）％と推定された。また放流 169 日後の生息尾数調
査では調査区間に卵放流由来の稚魚が 1083（662～2102）尾と推定されたが、放流か
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き取り調査により，対象とする河川のアマゴが在来群か否かの判断を行った．聞き取














Fig.1 Sampling localities in Shizuoka Prefecture, Japan. 
  




析を行った．調査尾数は Table1のとおりであり，パーマーク数の比較には 11支流 366
尾，パーマークの形態の比較には 11支流 172個体，そして遺伝子解析には 17支流 237
個体を供した． 
  
n u m b e r s h a p e
1 C h i t o s e  R N K I Z M - - 9
2 K a m i t a g a o o  R K M T G - - 14
3 Okubara R OKBR 31 16 7
4 Sagano R SGN 30 16 -
5 MCKS - - 12
6 MCKG - - 16
7 OKBT - - 6
8 YCZK 29 14 15
9 Namesawa NMSW 29 16 14
10 ASZW 37 16 15
11 NEKK - - 16
12 NSZW 40 16 15
13 IRYM 33 16 6
14 RKRO 34 16 16
15 OKYM 31 16 15
16 KMNS 29 14 12
17 MYJN 43 16 34
18 Tenryu R Keta TNGZ - - 15
366 172 237
M a i n  s t r .
T o t a l
F u j i  R I n a k o
P r i m a r y  r i v e r  
K a w a z u  R
O i  R
S a s a m a
A b r e v i a t i o nS e c o n d a r y  r i v e r  
K a n o  R
T a b l e  1   I n d i v i d u a l  n u m b e r  o f  O n c h o r h y n c h u s  m a s o u  i s h i k a w a e  u s e d  i n t h i s  s t u d y  b y  t h e  s a m p l i n g  l o c a l i t e s  i n  S h i z u o k a
P e r e f e c t u r e  s h o w n  i n  a b r e v i a t i o n  o f  F i g .  1
M o c h i k o s h i
H o n t a n i
N e k k o
No D N A  a n a l y s i s
P h e n o t y p i c  c h a r a c t e r  a n a l y s i s  o f  p a r r  m a r k
 
斑紋の解析 
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ノールを入れ替え完全に脱水し，常温で保存した．粗 DNA は Wizard Genomic DNA 





は，テンプレート DNAを 60ng，酵素を 0.05μℓ，緩衝液を 1.8㎕，プライマーミック
スとして 0.08㎕とし，超純水で 10㎕にメスアップした． 
Fig.2 Measurement and count methods of Onchorhynchus masou ishikawae. FL, fork length; P, parr 
marks; BS, black spots; L, vertical length of parr mark; S, horizontal length of parr mark. 
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Name Gene arrangement
5’-AAGTCCTTCAAGTCTGTCTCCG
















PCR条件は，酵素として SpeedSTAR HS（Takara 社）を用いて，94℃60 秒の後，熱
変性 94℃10秒，アニーリング 57℃15秒，伸長 72℃5秒を 30サイクル繰り返し 4℃で
保存した．PCR には GenAmp PCR System 9700 サーマルサイクラー（Apllied 
Biosystems社）を用いた． 
増幅した DNAの泳動には Genetic Analyzer3130 Avant（Applied Biosystems 社）
を使い，フラグメント解析を行った．サイズスタンダードは LIZ600（Takara 社製）を
使用した．フラグメント解析で得られたアレルは GeneMapperVer4.0でサイジングを行





































パーマークの数とＢS の関係を Fig．4にまとめた．パーマークの数はほとんど 8-10








Fig.3 Typical mottled patterns of Onchorhynchus masou ishikawae collected 
from major rivers in Shizuoka Prefecture, Japan. 
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富士川水系では 0から 7個の範囲であり，BS を持つ個体の割合は 42％と高かった．
狩野川では YCZK，NEKK では BS を持たない個体がわずか 9％に見られ，ほとんどの個
体では１から 9個の範囲で見られた．河津川水系ではすべての個体で 3から 10個の範
囲で BSを持っていた．伊豆半島の各群は BSとパーマークの関係では，OKBR，NEKKで
パーマーク，BS 共に多く，YCZK でパーマーク，BS 共に少ない傾向が見られたが，地
域的な特徴には乏しかった．BSについては伊豆半島の水系と他の地区の水系では異な
り，伊豆半島ではほとんどの個体が BSを持っていた． 
Fig.4 Relationships between the numbers of of parr marks (P) and black spots 
(BS) of Onchorhynchus masou ishikawae , shown by frequencies in 11 sampling 
localities in Figure 1 
  




た．なかでも本流の笹間川は縦長で，面積比は小さかった．MYJN は面積比が KMNS よ
りも小さく，両者は形は変わらなかった．また，笹間川でも，RKRO と OKYM は形は変
わらなかったが，面積比は RKROの方が大きかった． 
伊豆半島の狩野川，河津川水系は互いに分布が重なっており，形は一定で，面積比






























Fig.5 Relationships between the shape (L/S) and relative size (Sq/FL) of parr marks 
of Onchorhynchus masou ishikawae collected from 11 sampling localities in 
Figure 1. For FL, L and S, see Figure 2, and Sq is SxL. 
 
  









とめた．出現したアレルが最も少ない遺伝子座は OMM1300 で 2.76 個，多くて
Ommi166TUFの 4.59個であった． 
 
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17
Site abriviation NKIZM KMTG OKBR MCKS MCKG NMSW NEKK ASZW OKBT YCZK NSZW IRYM RKRO OKYM KMNSD MJN TNG
Ｎｏ　ｏｆ　ｓａｍｐｌｅｓ 9 14 7 12 16 16 15 6 15 15 6 16 15 12 34 15 223
No of Allele 4 3 2 6 5 4 4 2 2 3 4 5 4 6 2 5 6 3.94
Alleleic size 230-240 227-236 230-232 225-251 225-293 225-298 230-251 225-230 230-238 230-293 227-251 225-298 183-263 224-298 228-246 203-269 227-251
Allelic richness 3.80 2.46 2.00 4.54 3.08 3.21 2.13 2.00 2.00 2.45 3.20 4.00 4.77 3.20 2.00 3.16 5.01 3.12
Ho 0.778 0.615 0.714 0.667 0.563 0.643 0.125 0.400 0.333 0.333 0.933 0.500 0.813 0.600 0.583 0.765 0.733 0.594
He 0.712 0.557 0.495 0.645 0.460 0.513 0.181 0.505 0.303 0.301 0.611 0.742 0.770 0.614 0.431 0.627 0.766 0.543
P-value 1.000 0.772 0.441 0.379 1.000 0.814 0.095 0.574 1.000 1.000 0.000 0.263 0.173 0.544 0.488 0.372 0.368 0.546
No of Allele 2 2 2 3 3 3 4 2 2 2 2 3 3 3 3 4 4 2.76
Alleleic size 154-164 158-164 154-158 154-164 154-164 154-164 154-166 154-164 154-158 158-164 154-164 154-160 154-158 154-164 151-158 154-169 154-162
Allelic richness 2.00 1.93 2.00 2.50 2.57 2.93 2.97 2.00 2.00 1.40 2.54 3.00 2.37 2.87 2.50 2.34 3.37 2.43
Ho 0.667 0.308 0.714 0.250 0.438 0.571 0.500 0.400 0.500 0.067 0.400 0.333 0.188 0.733 0.583 0.441 0.600 0.453
He 0.471 0.271 0.495 0.518 0.411 0.574 0.490 0.505 0.530 0.067 0.349 0.530 0.462 0.545 0.540 0.450 0.674 0.464
P-value 0.457 1.000 0.440 0.043 0.427 0.613 0.246 0.573 1.000 1.000 1.000 0.515 0.007 0.330 0.520 1.000 0.357 0.560
No of Allele 4 4 2 7 6 5 7 3 2 3 4 5 3 8 4 5 6 4.59
Alleleic size 194-283 184-273 180-236 178-236 180-217 180-232 184-248 180-232 184-197 178-201 199-268 201-238 188-244 178-244 184-194 184-232 192-209
Allelic richness 3.78 3.78 2.00 5.76 4.29 4.32 3.80 2.60 2.00 2.20 3.42 4.00 5.52 2.80 3.00 2.53 4.07 3.52
Ho 0.111 0.077 0.286 0.500 0.188 0.857 0.500 0.400 0.333 0.267 0.067 0.333 0.688 0.533 0.750 0.588 0.600 0.416
He 0.608 0.686 0.440 0.819 0.714 0.749 0.514 0.563 0.303 0.246 0.526 0.788 0.813 0.591 0.543 0.532 0.662 0.594
P-value 0.001 0.000 0.440 0.000 0.000 0.669 0.032 0.306 1.000 1.000 0.000 0.046 0.059 0.816 0.432 0.728 0.189 0.336
No of Allele 3 3 3 7 7 5 5 3 6 2 4 3 8 1 5 5 5 4.41
Alleleic size 329-364 328-347 345-370 304-364 306-397 299-353 316-364 316-366 317-364 316-364 299-347 310-357 299-347 349 339-349 306-349 295-357
Allelic richness 2.90 3.69 2.98 4.78 4.34 3.90 3.85 2.80 6.00 1.80 2.99 3.00 4.78 1.00 3.91 3.71 3.39 3.52
Ho 0.667 0.769 0.571 0.333 0.188 0.357 0.313 0.100 0.333 0.067 0.333 0.500 0.375 - 0.083 0.324 0.467 0.361
He 0.569 0.711 0.484 0.609 0.645 0.603 0.671 0.426 0.864 0.186 0.444 0.682 0.726 - 0.547 0.688 0.492 0.584
P-value 1.000 0.507 1.000 0.002 0.000 0.054 0.008 0.009 0.019 0.104 0.019 0.323 0.000 - 0.000 0.000 0.224 0.204
No of Allele 2 5 2 8 5 6 4 2 3 4 3 5 3 5 3 8 5 4.29
Alleleic size 144-172 160-192 168-208 152-208 152-208 152-212 184-204 164-168 156-168 168-196 176-192 160-184 164-184 164-192 156-172 139-188 144-188
Allelic richness 2.00 4.35 1.99 5.63 3.99 4.99 2.92 1.95 3.00 3.60 3.00 4.00 4.45 2.89 2.76 4.74 3.68 3.53
Ho 0.333 0.846 0.286 0.417 0.625 0.857 0.375 0.300 0.667 0.267 0.267 0.667 0.688 0.400 0.583 0.765 0.667 0.530
He 0.425 0.766 0.264 0.786 0.645 0.770 0.421 0.268 0.682 0.680 0.359 0.697 0.760 0.591 0.594 0.734 0.595 0.590
P-value 1.000 1.000 1.000 0.000 0.547 0.160 0.104 1.000 0.532 0.000 0.037 1.000 0.128 0.128 1.000 0.584 1.000 0.542
No of Allele 3 3.4 2.2 6.2 5.2 4.6 4.8 2.4 3 2.8 3.4 4.2 4.2 4.6 3.4 5.4 5.2
range 2-4 2-5 2-3 3-8 3-7 3-6 4-7 2-3 2-6 2-4 2-4 3-5 3-8 1-8 2-5 4-8 4-6
Allelic richness 2.90 3.24 2.19 4.64 3.65 3.87 3.13 2.27 3.00 2.29 3.03 3.60 4.38 2.55 2.83 3.29 3.90
range 2.0-3.8 1.03-4.35 1.99-2.98 2.50-5.76 2.57-4.34 2.93-4.99 2.13-3.85 1.95-2.80 2.00-6.00 1.40-3.60 2.54-3.42 3.00-4.00 2.37-5.52 1.00-3.20 2.00-3.91 2.34-4.74 3.37-5.01
Ho 0.51 0.52 0.51 0.43 0.40 0.66 0.36 0.32 0.43 0.20 0.40 0.47 0.55 0.57 0.52 0.58 0.61
He 0.56 0.60 0.44 0.68 0.58 0.64 0.46 0.45 0.54 0.30 0.46 0.69 0.71 0.59 0.53 0.61 0.64
P-value 0.69 0.66 0.66 0.08 0.39 0.46 0.10 0.49 0.71 0.62 0.21 0.43 0.07 0.45 0.49 0.54 0.43










また，OMM1300 は Allelic richness も調べた 5 遺伝子座のうちで最も低く 2.43 を示
した．OtsG68UCD，Ommi166TUF，OmyGFT3TUFのばらつき具合は似ており変異は大きく，
約 3.5を示した．また、遺伝子座は NKZMの OmmyFG3TUFと OMM1300で，OKBRの OtsG68UCD
と OMM1201で，OKBTの Ommi166TUF，OtcG68UCDで，YCZKの Ommi166TUFと OmmyTG3TUF
でそして OKYMの OMM1201，OmyFTG3TUFでそれぞれ変異が少なくなっていた．一方，MCKS
では 3遺伝子座で，RKRO では 4遺伝子座 
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Fig 6 Allelic frequency histogram of the microsatellite loci
(A):Omi166TUF,(B):OMM1300,(C)OtsG68UCD,(D):OMM1200,(E):OmyFG3TUF


















で Allelic richnessが 4.5を越え，変異は保たれていると思われた．Allelic richness
が最も高かったのは，OKBT の OmyFGT3TUF で 6.0 であった．また，すべての遺伝子座
で H-W平衡を調べると，期待値と実測値に逸脱はなかった． 
各群の Fst値を求めると（Table４），狩野川水系の各支流間はそれぞれ近かったが，
大井川水系と狩野川水系間は大きく，遺伝的に離れていた．特に，ASZW と YCZK は大
  




  NKZM KMTG OKBR MCKS MCKG ASZW NEKK OKBT YCZK IRYM NSZW OKYM RKRO KMNS MYJN TNGZ
NKZM 0 * * * * * * * * * * * * * * *
KMTG 0.368 0 * * * * * * * * * * * * * *
OKBR 0.447 0.393 0 * * * * * * * * * * * * *
MCKS 0.298 0.232 0.334 0 * * * * * * * * * * * *
MCKG 0.342 0.247 0.355 0.065 0 * * * * * * * * * * *
ASZW 0.461 0.485 0.568 0.316 0.263 0 * * * * * * * * * *
NEKK 0.402 0.290 0.444 0.182 0.128 0.350 0 * * * * * * * * *
OKBT 0.333 0.252 0.362 0.200 0.211 0.434 0.229 0 * * * * * * * *
YCZK 0.503 0.397 0.512 0.114 0.120 0.473 0.264 0.413 0 * * * * * * *
IRYM 0.250 0.260 0.415 0.223 0.273 0.419 0.361 0.280 0.475 0 * * * * * *
NSZW 0.445 0.333 0.459 0.285 0.306 0.529 0.424 0.374 0.407 0.403 0 * * * * *
OKYM 0.445 0.453 0.514 0.396 0.429 0.542 0.484 0.445 0.546 0.424 0.470 0 * * * *
RKRO 0.252 0.281 0.320 0.217 0.253 0.360 0.326 0.222 0.390 0.188 0.305 0.315 0 * * *
KMNS 0.358 0.366 0.446 0.316 0.364 0.509 0.374 0.295 0.500 0.338 0.425 0.441 0.240 0 * *
MYJN 0.312 0.289 0.363 0.239 0.255 0.416 0.317 0.269 0.355 0.310 0.336 0.356 0.175 0.286 0 *
TNGZ 0.327 0.325 0.398 0.231 0.300 0.427 0.355 0.298 0.407 0.234 0.380 0.413 0.264 0.358 0.279 0
*:P>0.05
Table4  Pairwise Fst value between 16 streams of Onchorhynchus masou ishikawae
 
        
 
 
Fig.7 Un-rooted NJ tree showing the relationships of Onchorhynchus masou ishikawae collected 
from 17 sampling localities in Figure 1, based on Fst values calculated using allelic frequencies of 
five microsatellite loci, shown in Figure 6. 
  

























ゴの Allelic richness が 2.4から 2.7（Miyahara et al(2012)に比べると本県の各群
のそれは 2.19から 4.64 とやや高いようだが，河川改修や種苗放流がこのまま続けば
生息域が減少し，現在の遺伝的多様性が失われていくことが憂慮される． 
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図 1 調査河川と採集地点 























図 2 朱点の出現状況の基準 
 
結   果 
表現型の分析に供したサンプルは、伊豆半島で６河川 12支流、富士川で４支流、大
井川で４支流、天竜川で１支流から採集した合計 740尾であった。遺伝子分析は遺伝
的距離として 19支流、266尾、主成分分析として 14支流 211尾であった（表 1）。 
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遺伝的距離 主成分分析
1 千歳川 中泉川 NKZM 33 9
2 上多賀大川 KMTG 31 14
3 田尻川 TJRR 29 16 16
4 SGBR 32 14 14
5 SGJR 35 15
6 OKBB 31 7 7
7 OKBC 39
8 稲生沢川 NMKW 37 14 14
9 YCZK 29 15 15
10 OKBT 6
11 持越川 MKJR 45 12 12
12 ASZW 38 15 10
13 NEKK 16
14 滑沢 NMSW 30 15
15 大倉川 OKRB 15
16 芝川 SBKW 18
17 IRYM 49 6
18 NSZW 57 15 15
19 RKRO 24 16 16
20 OKYM 34 15 15
21 MYJN 47 34 35
22 KMNS 30 12 12







No 一次河川 二次河川 記号 表現型分析
（朱点）
猫越川


















どⅠ型であり、 OKRB ではすべての個体でⅠ型であった。 NSZW もすべて
  





























































ったが、本章では前章で分析した支流に加え新たに TRJJと NMKWの 2支流を加えた遺
伝的特性値は表 2のとおりであった。 
追加した２支流とも H-W 平衡で他と同様に有位の差は認められなかった。一方、
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1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 Total
Site abriviation NKIZM KMTG TJRR SGBR OKBR NMKW MCKS NMSW NEKK ASZW OKBT YCZK NSZW IRYM RKRO OKYM KMNSD MJN TNG
Ｎｏ　ｏｆ　ｓａｍｐｌｅｓ 9 14 16 14 7 14 12 14 16 15 6 15 15 6 16 15 12 34 15 265
No of Allele 4 3 4 3 2 2 6 4 4 2 2 3 4 5 4 6 2 5 6 3.74
Alleleic size 230-240 227-236 225-238 230-236 230-232 230-242 225-251 225-298 230-251 225-230 230-238 230-293 227-251 225-298 183-263 224-298 228-246 203-269 227-251
Allelic richness 3.80 2.46 3.68 2.98 2.00 2.68 4.54 3.21 2.13 2.00 2.00 2.45 3.20 4.00 4.77 3.20 2.00 3.16 5.01 3.12
Ho 0.778 0.615 0.53333 0.78571 0.714 0.85714 0.667 0.643 0.125 0.400 0.333 0.333 0.933 0.500 0.813 0.600 0.583 0.765 0.733 0.616
He 0.712 0.557 0.67356 0.65873 0.495 0.58201 0.645 0.513 0.181 0.505 0.303 0.301 0.611 0.742 0.770 0.614 0.431 0.627 0.766 0.563
P-value 1.000 0.772 0.06848 0.9074 0.441 0.00039 0.379 0.814 0.095 0.574 1.000 1.000 0.000 0.263 0.173 0.544 0.488 0.372 0.368 0.487
No of Allele 2 2 3 3 2 2 3 3 4 2 2 2 2 3 3 3 3 4 4 2.74
Alleleic size 154-164 158-164 154-160 154-164 154-158 154-158 154-164 154-164 154-166 154-164 154-158 158-164 154-164 154-160 154-158 154-164 151-158 154-169 154-162
Allelic richness 2.00 1.93 2.80 2.00 2.00 2.43 2.50 2.93 2.97 2.00 2.00 1.40 2.54 3.00 2.37 2.87 2.50 2.34 3.37 2.42
Ho 0.667 0.308 0.73333 0.5 0.714 1 0.250 0.571 0.500 0.400 0.500 0.067 0.400 0.333 0.188 0.733 0.583 0.441 0.600 0.499
He 0.471 0.271 0.6046 0.45238 0.495 0.55291 0.518 0.574 0.490 0.505 0.530 0.067 0.349 0.530 0.462 0.545 0.540 0.450 0.674 0.478
P-value 0.457 1.000 0.58793 1 0.440 0.00054 0.043 0.613 0.246 0.573 1.000 1.000 1.000 0.515 0.007 0.330 0.520 1.000 0.357 0.563
No of Allele 4 4 4 5 2 4 7 5 7 3 2 3 4 5 3 8 4 5 6 4.47
Alleleic size 194-283 184-273 192-209 192-248 180-236 164-248 178-236 180-232 184-248 180-232 184-197 178-201 199-268 201-238 188-244 178-244 184-194 184-232 192-209
Allelic richness 3.78 3.78 4.47 3.36 2.00 3.53 5.76 4.32 3.80 2.60 2.00 2.20 3.42 4.00 5.52 2.80 3.00 2.53 4.07 3.52
Ho 0.111 0.077 0.8 0.57143 0.286 0.71429 0.500 0.857 0.500 0.400 0.333 0.267 0.067 0.333 0.688 0.533 0.750 0.588 0.600 0.472
He 0.608 0.686 0.77011 0.6164 0.440 0.60582 0.819 0.749 0.514 0.563 0.303 0.246 0.526 0.788 0.813 0.591 0.543 0.532 0.662 0.599
P-value 0.001 0.000 0.35254 0.41653 0.440 0.04264 0.000 0.669 0.032 0.306 1.000 1.000 0.000 0.046 0.059 0.816 0.432 0.728 0.189 0.344
No of Allele 3 3 5 4 3 5 7 5 5 3 6 2 4 3 8 1 5 5 5 4.32
Alleleic size 329-364 328-347 306-328 310-357 345-370 316-383 304-364 299-353 316-364 316-366 317-364 316-364 299-347 310-357 299-347 349 339-349 306-349 295-357
Allelic richness 2.90 3.69 4.75 4.07 2.98 2.54 4.78 3.90 3.85 2.80 6.00 1.80 2.99 3.00 4.78 1.00 3.91 3.71 3.39 3.52
Ho 0.667 0.769 0.73333 0.64286 0.571 0.07143 0.333 0.357 0.313 0.100 0.333 0.067 0.333 0.500 0.375 - 0.083 0.324 0.467 0.391
He 0.569 0.711 0.8092 0.73016 0.484 0.2672 0.609 0.603 0.671 0.426 0.864 0.186 0.444 0.682 0.726 - 0.547 0.688 0.492 0.584
P-value 1.000 0.507 0.91669 0.01185 1.000 0.00162 0.002 0.054 0.008 0.009 0.019 0.104 0.019 0.323 0.000 - 0.000 0.000 0.224 0.233
No of Allele 2 5 5 3 2 5 8 6 4 2 3 4 3 5 3 5 3 8 5 4.26
Alleleic size 144-172 160-192 139-192 160-192 168-208 157-196 152-208 152-212 184-204 164-168 156-168 168-196 176-192 160-184 164-184 164-192 156-172 139-188 144-188
Allelic richness 2.00 4.35 5.33 3.79 1.99 1.86 5.63 4.99 2.92 1.95 3.00 3.60 3.00 4.00 4.45 2.89 2.76 4.74 3.68 3.52
Ho 0.333 0.846 1 0.92857 0.286 0.07143 0.417 0.857 0.375 0.300 0.667 0.267 0.267 0.667 0.688 0.400 0.583 0.765 0.667 0.546
He 0.425 0.766 0.83678 0.65608 0.264 0.14021 0.786 0.770 0.421 0.268 0.682 0.680 0.359 0.697 0.760 0.591 0.594 0.734 0.595 0.580
P-value 1.000 1.000 0.27906 0.14171 1.000 0.03623 0.000 0.160 0.104 1.000 0.532 0.000 0.037 1.000 0.128 0.128 1.000 0.584 1.000 0.480
No of Allele 3 3.4 4.2 3.6 2.2 3.6 6.2 4.6 4.8 2.4 3 2.8 3.4 4.2 4.2 4.6 3.4 5.4 5.2
range 2-4 2-5 3-5 3-5 2-3 2-5 3-8 3-6 4-7 2-3 2-6 2-4 2-4 3-5 3-8 1-8 2-5 4-8 4-6 1-8
Allelic richness 2.90 3.24 4.21 3.24 2.19 2.61 4.64 3.87 3.13 2.27 3.00 2.29 3.03 3.60 4.38 2.55 2.83 3.29 3.90 3.22
range 2.0-3.8 1.03-4.35 2.80-5.33 2.00-4.07 1.99-2.98 1.86-3.53 2.50-5.76 2.93-4.99 2.13-3.85 1.95-2.80 2.00-6.00 1.40-3.60 2.54-3.42 3.00-4.00 2.37-5.52 1.00-3.20 2.00-3.91 2.34-4.74 3.37-5.01 1.00-6.00
Ho 0.51 0.52 0.76 0.69 0.51 0.54 0.43 0.66 0.36 0.32 0.43 0.20 0.40 0.47 0.55 0.57 0.52 0.58 0.61
He 0.56 0.60 0.74 0.62 0.44 0.43 0.68 0.64 0.46 0.45 0.54 0.30 0.46 0.69 0.71 0.59 0.53 0.61 0.64 0.56
P-value 0.69 0.66 0.44 0.50 0.66 0.02 0.08 0.46 0.10 0.49 0.71 0.62 0.21 0.43 0.07 0.45 0.49 0.54 0.43 0.42
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NKIZM KMTG TJRR NMKW OKBB SGBR MKJR MNSW ASZW NEKK OKBT YCZK IRYM NSZW OKYM RKRO KMNS MYJN TNGZ
NKIZM 0.00 - - - - - - - - - - - - - - - - - -
KMTG 0.37 0.00 - - - - - - - - - - - - - - - - -
TJRR 0.26 0.28 0.00 - - - - - - - - - - - - - - - -
NMKW 0.34 0.46 0.30 0.00 - - - - - - - - - - - - - - -
OKBB 0.45 0.39 0.34 0.57 0.00 - - - - - - - - - - - - - -
SGBR 0.35 0.22 0.24 0.45 0.34 0.00 - - - - - - - - - - - - -
MKJR 0.30 0.23 0.21 0.41 0.33 0.20 0.00 - - - - - - - - - - - -
MNSW 0.34 0.25 0.27 0.45 0.36 0.22 0.07 0.00 - - - - - - - - - - -
ASZW 0.46 0.49 0.37 0.56 0.57 0.43 0.32 0.26 0.00 - - - - - - - - - -
NEKK 0.40 0.29 0.32 0.48 0.44 0.25 0.18 0.13 0.35 0.00 - - - - - - - - -
OKBT 0.33 0.25 0.24 0.47 0.36 0.17 0.20 0.21 0.43 0.23 0.00 - - - - - - - -
YCZK 0.50 0.40 0.39 0.58 0.51 0.36 0.11 0.12 0.47 0.26 0.41 0.00 - - - - - - -
IRYM 0.25 0.26 0.17 0.38 0.41 0.29 0.22 0.27 0.42 0.36 0.28 0.47 0.00 - - - - - -
NSZW 0.44 0.33 0.34 0.53 0.46 0.36 0.28 0.31 0.53 0.42 0.37 0.41 0.40 0.00 - - - - -
OKYM 0.45 0.45 0.34 0.55 0.51 0.43 0.40 0.43 0.54 0.48 0.44 0.55 0.42 0.47 0.00 - - - -
RKRO 0.25 0.28 0.19 0.38 0.32 0.26 0.22 0.25 0.36 0.33 0.22 0.39 0.19 0.30 0.31 0.00 - - -
KMNS 0.36 0.37 0.30 0.51 0.45 0.33 0.32 0.36 0.51 0.37 0.30 0.50 0.34 0.43 0.44 0.24 0.00 - -
MYJN 0.31 0.29 0.24 0.40 0.36 0.29 0.24 0.25 0.42 0.32 0.27 0.36 0.31 0.34 0.36 0.17 0.29 0.00 -






点の少ない河川、特に NMKW は朱点がある場合はⅡ型ばかりで、TJRR はⅣ型と状況が
異なっていた。 
Ⅴ型 Ⅳ型 Ⅲ型 Ⅱ型 Ⅰ型
千歳川 69.7 0.0 3.0 21.2 6.1 30.3
上多賀大川 41.9 12.9 19.4 6.5 19.4 45.2
田尻川 58.6 37.9 3.4 0.0 0.0 3.4
河津川 21.5 0.8 4.6 31.8 41.3 77.7
稲生沢川 59.1 23.5 2.7 14.8 0.0 17.5




富士川 1.4 0.5 3.5 0.9 93.7 98.1 98.1
大井川 0.0 0.0 3.5 1.4 95.1 100.0 100.0














持つⅣ型が多かった。伊豆半島東岸の NKZMや KMTG も低かったが、前述の両河川ほど
ではなく、赤帯をもつ個体も少なかった。 
  



































図 4 近隣結合法により作成した無根樹形図 
  








































































中坊徹次. （2013） 日本産魚類検索全種の同定, 第Ⅲ版：2428．東海大学出版会, 東
京. 
  





























- 63 - 




























- 64 - 


















- 65 - 









結   果 
調査は 2006年 8月 10日から 2007年 10月 3日にかけて行い，表現型については 380
尾，遺伝子型については 220尾について分析を行った（表１）。 
     
水系 支流名（記号） 表現型 大きさ（mm） 遺伝子型
狩野川 ASZW 37 123～168 30
OKBB 67 118～167 62
SGJR 108 124～168 64
OGN 28 125～199 32











系の OKBBでは 3～12個の範囲で見られ，５～7個を中心に分布していた。SGJRでも 1
～10 個の範囲で見られ，4～6 個を中心に見られた。REAR では，黒色斑を持たない個
体の割合が 31.4％と高く，あっても 3 個以下であった。パーマーク数は ASZW では８
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～11個，OKBBでは 7～12 個，SGJRでは 6～10個，REARでも６～10個の範囲で見られ










群は 2.2～2.4，REAR は 2.0 であった。放流の行われている OGN では 2.0 であった。
また，Allele richness は，在来群は 2.2～2.3％，REARは 2.0％であり，放流の行わ
れている OGNでは 2.2％であった。 
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A S Z W O K B B S G J R O G N R E A R
ア レ ル 数 2 . 0 2 . 0 2 . 0 2 . 0 2 . 0
範 囲 225-230 230-232 225-232 225-234 222-234
Allele richness 2.0 2.0 2.0 2.0 2.0
アレル数 2.0 2.0 2.0 2.0 2.0
範囲 154-164 154-158 154-160 154-162 160-184
Allele richness 2.0 2.0 2.0 2.0 2.0
アレル数 3.0 2.0 3.0 3.0 2.0
範囲 180-232 180-236 180-240 180-232 180-202
Allele richness 2.6 2.0 2.0 2.0 2.0
アレル数 3.0 3.0 3.0 3.0 2.0
範囲 316-366 345-370 322-368 316-374 310-364
Allele richness 2.8 3.0 2.9 2.8 2.5
アレル数 2.0 2.0 2.0 2.0 2.0
範囲 164-168 168-208 164-188 162-200 160-168
Allele richness 2.0 2.0 2.0 1.9 1.8
アレル数 2.4 2.2 2.40 2.40 2.00
Allele richness 2.3 2.2 2.18 2.15 2.06
表 ２ 　 遺 伝 的 特 性 値
T o t a l
マ ー カ ー
O t s G 6 8 U C D
O m y F G T 3 T U F
O m m i 1 6 6 T U F
O M M 1 3 0 0




水系の SGJR はクラスター1 が多く，OKBB はクラスター１と２がほぼ半数ずつを占め
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 調査対象の河川は、富士川水系芝川の上流域の支流である大倉川に設定した（図 1）。 
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を切除し、その場に放流した、採集した鰭は 99.5%アルコールに固定し、数回アルコ
ールを入れ替え、完全に脱水したのちに常温で保存した。 
粗 DNAは Wizard Genomic DNA purification Kit (PROMEGA社）を用いて抽出し、100ng/
μℓになるように TEで調整し、４℃で保存した。 
DNA の増幅のための増幅液の組成は、テンプレート DNA を 60ng、酵素を 0.05μℓ、
緩衝液を 1.8μℓ、プライマーを 0.08μℓとし、超純水で 10μℓにメスアップした。増
幅に使ったプライマーは 
１） Salo 16S-r：CCCACCCTTAACTCCCAAA 
２） Salo THr-f：AGGTTAAGAGGGCCGGTAAA 
であった。 
DNAの増幅には ABI9700（Apllied Biosystems社製）を用いた。増幅は 
98℃で 10秒―55℃15秒―72℃5分   のサイクルを 30回繰り返した。 
増幅した DNA はクリーンアップしたのち、BigDye® Direct Cycle Sequencing Kit を
用いて、定法によりサイクルシーケンスを行い、塩基配列の解析を行った、DNA の泳






BioEditを用い、一つの配列に組み合わせた。SO4F と S17fは５末端から S2rは３末端
から読み、結合したが、これは５末端側から 800塩基以後に Tの繰り返し部分があり、
読み進めないため、S2r で反対側から読み進み一つの配列とした。 
結   果 
調査は 2005年 7月 25 から 9月 15日にかけて行い、それぞれの採集尾数は表 1のと
おりで合計 157尾であった。 
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と図 3のとおりであり、復元流域には４個、支流 Aには２個、支流 Bには２個、支流
Cには４個、隣接河川の稲子川には 10個のハプロタイプが認められた。養魚場からは
5個のハプロタイプがあった。 
HT 133 145 347 447 466 478 528 565 671 902 1042 1126 1144 1174 1207 1229 1240
A T T G C C T A G T G T G G C C A G
B T T G C C T A G T G C G G C C T G
C T T G C C T A G C G C G G C C A G
D T T G C C T A T T G C G G C T A G
E T T G T C C A G T C C G G C C A G
F T T G C C T A G T G C G G C C A G
G T T A C C T A T T G C G G C C A G
H T T A C C T A G T G C A G G G A G
I T T G C C T A G T G C G G G G A G
J T A G C C T A G T G C G C C C A A
L T T A C C T A G T G C G G C C A G
K T T A C C T A G T G C G G C C T G
M T T A C C T A G T G C G A C C A G
N A T A C C T A G T G C G G C C A G
O T T A C C T G G T G C G G C C A G

































   ★は調査地点を示す 
 















































































































         































- 81 - 








結  果 
採捕調査は 2005年 10 月 28日から 2007年８月 30日までの７回行った。各調査の採
捕尾数をまとめ、のべ採捕尾数は 1,802尾であった（表１）。 
 
      
















図２ 調査河川と区間標識（矢印は標識） 図３ 採捕魚に付けた迷子札型標識 
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  ただし L:歳での尾叉長（cm） ｔ：年齢）  を得た。 
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0 100 200 300 400





















① 39 31 3 34 349 11.2 0.58
② 51 45 5 50 441 11.6 0.74
③ 58 34 10 44 240 24.1 0.40
④ 66 52 8 60 453 14.6 0.76
⑤ 34 26 5 31 186 18.3 0.52
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① ② ③ ④ ⑤






   
図 ７ 　 佐 ヶ 野 川 で の 8 月 上 旬 の 資 源 尾 数 の 変 化
886
1 , 1 5 7
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